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در نشخواركنندگان نشريه پژوهش  

1396، دوم، شماره پنجمجلد   
http://ejrr.gau.ac.ir 

 

با استفاده از نشانگرهای تک  در تولد و شیرگیری وزن بدن گوسفند مرینوس برآورد اجزای واریانس

 و بیزی نمایی محدود شدهحداکثر درسترویکرد دو  ونوکلئوتیدی 
 

 ، 3، رستم عبداللهی آرپناهی2فیاضیجمال *، 1صحرائیآذر راشدی ده
  5اله روشنفکرو هدایت 4جولیوس ون در ورف

استادیار 3، دانشگاه کشاورزی و منابع طبیعی رامین خوزستان گروه علوم دامی، ژنتیک و اصلاح نژاد دام،استاد 5ودانشیار 2 ،دانشجوی دکتری1

 شاورزی و علوم روستائی دانشگاه نیوانگلند، آرمیدال، استرالیااستاد دانشکده ک4ژنتیک و اصلاح نژاد دام، پردیس ابوریحان دانشگاه تهران، 

 27/04/96 تاریخ پذیرش: ؛29/01/96 تاریخ دریافت:

 1چکیده
های بینی صحیح ارزشاز ملزومات پیش ،ای و ژنومیاطلاعات شجره با ژنتیکیو غیر ورد دقیق اجزای واریانس ژنتیکیبرآ مقدمه:

 ی،ژناوتی   افزایش تعداد حیوانات باا اطلاعاات   با تراکم بالا ونوکلئوتیدی چندشکلی تکهای ی به آرایهباشد. دسترساصلاحی می

 ژنتیکای  واریانس بیشترقادر است  ایبالقوه طوربه انتخاب ژنومی .دهدمیی مبتنی بر جمعیت را افزایش دقت و صحت برآوردها

وزن تولاد و وزن  ت ابارای صاف  واریانس ژنتیکی افزایشی  ؤلفهبرآورد م، حاضر هدف از مطالعه .نماید توجیه نشانگرها را توسط

  بود. نمایی محدود شده و بیزیحداکثر درستبا دو روش در گوسفند مرینوس شیرگیری 

 

شارکت   SNP50kنشاانگری  باا تراشاه    کاه  مرینوس استرالیایی انگوسفند اطلاعات برای انجام این پژوهش از: هامواد و روش

نشاانگر   47342فارد و   2189، های فنوتی ی و نشاانگری داده . پس از کنترل کیفیتشداستفاده  شده بودند، یپژنوتایلومینا، تعیین 

 2136وزن شیرگیری ) و رکورد( 1331صفات مورد بررسی در این تحقیق، وزن تولد ). استفاده شدند برای انجام تجزیه و تحلیل

ها در پنج گروه مختلا   SNP، توجیه شده و مقدار واریانس ژنتیکی افزایشیبرای مطالعه رابطه بین فراوانی آللی  رکورد( بودند.

و  36/0-43/0، 28/0-36/0، 18/0-28/0 ،0-18/0) بنادی شادند  با تعداد تقریبا برابر در هر گروه، طبقاه  ،کمیاباز فراوانی آللی 

گیری گیبس و نمونه تکنیکبا استفاده از  بیزی و  نمایی محدود شدهحداکثر درسترویکرد تجزیه و تحلیل با دو (. 499/0-43/0

 انجام گرفت. RKHSمدل 

 

بارای وزن تولاد و    نمایی محدود شدهحداکثر درست درویکرها در SNPهمه با پذیری ژنومی برآورد شده مقدار وراثت ها:یافته

 یبارا  RKHS روش باه  و یزیب زیدر آنال یریپذمقدار وراثت نیا. بود 46/0±05/0و  58/0±07/0ترتیب برابر وزن شیرگیری به

فراوانای آللای   گروه مختل   5دست آمده از برآوردهای به .شد برآورد 46/0±05/0 و 58/0±07/0برابر  بیصفات مذکور به ترت

و  نمایی محدود شاده حداکثر درسترویکرد ، در آنالیزهای جداگانه و توأم، با هم متفاوت بود. برای هر دو صفت، در دو کمیاب

دست آمده در آنالیز توأم بود. ها، بیشتر از مقادیر بههمه گروهجداگانه، برای  هایتجزیهدر  واریانس ژنتیکی افزایشیمقادیر ، بیزی

دسات آماده،   ی بهپذیری ژنوم، مقدار وراثترویکردهر دو  در ،فراوانی آللی کمیابهای مختل  گروهمجزای در تجزیه و تحلیل 

واریاانس  مقدار  بیزیو  نمایی محدود شدهحداکثر درستبین دو رویکرد توأم،  تجزیهدر ولی  بود های مختل ، مشابهبرای گروه

                                                           
 j_fayazi@ramin.ac.irنویسنده مسئول: *
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نماایی  حداکثر درسات رویکرد وجود داشت. در  تفاوت زیادی، فراوانی آللی کمیاب های مختل زیرگروهدر شده توجیه ژنتیکی 

 5در وزن تولاد و بارای گاروه    ( =18/0MAF-28/0) 2ه پذیری بارای گارو  در تجزیه و تحلیل توأم، مقدار وراثت ،محدود شده

(499/0-43/0MAF= ) پذیری برابر ها، مقدار وراثتکدام از گروهبرای هیچ بیزیدر رویکرد دست آمد. بهصفر در وزن شیرگیری

ه واریانس محاسابه  نسبت ب ، در آنالیز جداگانهفراوانی آللی کمیابگروه مختل  پنج های ژنتیکی جموع واریانسدر مصفر نبود. 

ها در آنالیز توأم، مشابه مقدار به دست ها به صورت همزمان، بسیار بزرگتر بود. اما مجموع این واریانسSNPهمه  به وسیلهشده 

 بود. رویکردها، برای هر دو صفت و در هر دو SNPآمده از کل 
 

 نتاایج  رساد مای  نظار  به شود، بنابراینر نظر گرفته میها دیک توزیع پیشین مشترک برای واریانسبیزی  رویکرددر  گیری:نتیجه

 مقدار اما بود، مشابه مختل ، هایگروه در هاSNP تعداد چه اگرباشد.  دیگر رویکرد از معتبرتر و تردقیق بیزی رویکرد از حاصل

 .بود متفاوت فراوانی آللی کمیاب، های مختل گروه توسط شده توجیه ژنتیکی واریانس
 

 آنالیز توأم، آلل کمیاب، رویکرد بیزیفراوانی انتخاب ژنومی، چندشکلی تک نوکلئوتیدی، گوسفند، : لیدیهای کواژه
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 مقدمه

 بای  مادل  بار  مبتنای  کمای،  ژنتیاک  هایکاربرد تئوری با نژاد، اصلاح زمینه در چشمگیر هایپیشرفت اخیر قرن در

 صافت  کاه  زماانی اسات   فناوتی ی  انتخااب  بارای  آلدهای حالت .(1است ) شده ، حاصل1جزئی اثرات با گاهژن نهایت

 باه  آلحالت ایده این. باشد مشاهده قابل تولیدمثل، سن از قبل حیوانات برای همه فنوتیپ و داشته بالایی پذیریوراثت

 های، پیشرفتSNP2 نشانگرهای کش  (.6کند )فنوتی ی را محدود می انتخاب بودن مؤثر بنابراین و آیدمی پیش ندرت

 هاای روش پیشارفت  زناده،  ژناوم موجاودات   کال  یابیتوالی نوین هایروش مولکولی، کش  ژنتیک در آمده دستبه

 باه  ایشاخه ژنتیک علم در و آورده رافراهم مولکولی هایداده از زیادی بسیار حجم... و ایرایانه دانش بیوانفورماتیک،

( بارای صافات پیدیاده،    SNPپلی مورفیسم تک نوکلئوتیدی ) با توسعه تکنولوژی آرایه. است کرده ایجاد ژنومیک نام

 در (. 31ها، از طریق انتخاب ژنومیک استفاده کارد ) های اصلاحی دامتوان از این اطلاعات به طور مستقیم در برنامهمی

 از افاراد  اصالاحی  ارزش و شاوند مای  مادل  وارد تصاادفی  عامل یک به عنوان نشانگرها از یک هراثر  ژنومی انتخاب

 DNA ساطح  در ژنوتی ی هایداده از همزمان استفاده ژنومی انتخاب از هدف. گرددبرآورد می نشانگرها اثرات مجموع

 هاای دام و کارده  ارزیابی را هادام زیاد، هایهزینه و زمان صرف به نیاز بدون بتوان تا فنوتی ی است، هایداده همراه به

 کاه  ی باا تعاداد محادود   نشاانگرها  کماک  به انتخاب روش خلاف بر روش ینا در (.30و  13نمود ) انتخاب را بهینه

 نشاانگرها  وسایله باه  ژنتیکای  واریاانس  بیشاتر  ایبالقوه طوربه ،شودمی توجیه صفت ژنتیکی واریانس از اندکی درصد

 در ری منادلی گیا نموناه  از ژناومی  انتخااب  کاه  نمود استدلال چنین توانمی مسأله این توجیه در (.12) شودمی توجیه

 را خویشااوندی  رواباط  مااتریس  ماؤثری  بطاور  لذا و کندمی استفاده دهدمی رخ گامت گیریشکل طول در حالتی که

هاای بارآورد اجازای    قاویترین روش  از .( 33) دهاد مای  قارار  اساتفاده  ماورد  خویشاوندی میانگین ماتریس به نسبت

روش بیازی مبتنای بار تکنیاک      و 3نماایی محادود شاده   تتوان روش حاداکثر درسا  واریانس، در اصلاح نژاد دام می

هاا از  پیش فرض اساسی این است که نموناه  ،نمایی محدود شدهحداکثر درستگیری گیبس را نام برد. در روش نمونه

های واریانس را دهد و مؤلفهبرای اثر انتخاب در جامعه تصحیح انجام می یک جامعه با توزیع نرمال هستند. این روش

باشد (. در روش بیزی برآورد یک پارامتر از طریق توزیع پسین می5و  3آورد )طریق تکرار و همگرایی به دست میاز 

هایی باا خصوصایات   مستقیم میانگین توزیع پسین در بیشتر موارد وجود ندارد. بنابراین نمونهو امکان به دست آوردن 

  .  (5و  16شود )مستقل و یکسان از توزیع پسین تولید می

انجاام گرفتاه اسات.     ، برای شناسایی تنوع ژنتیکای، SNP هایتراشه های اخیر مطالعات زیادی با استفاده ازدر سال

لای و همکااران،    ؛2010 ،یانگ و همکااران )در حوزه انسانی ها SNPمطالعاتی روی میزان تنوع ژنتیکی توجیه شده با 

، وایات و همکااران،   2013 ،لای و همکااران    ؛2012همکاران، واتسون و  ؛2011 ،لتر ؛2011یانگ و همکاران،  ؛2012

برای صفات تولیادی در  ( 2014 ،عبداللهی آرپناهی و همکاران)برای طیور گوشتی  ، 2009، مانولیو و همکاران، 2014

 ،19، 38) صورت گرفتاه اسات    (2015یموتو و همکاران،  و 2016 ،اوگاوا و همکاران ،2015 ،اینارد و همکاران)گاو 

و همکااران  یانگ  به وسیلهطی  آللی برای محاسبه تنوع ژنتیکی،  تقسیم بندی. (24و  7، 2، 22 ،35 ،20، 34، 21، 39

نسان و  یا( برای صفات تولید و ترکیب شیر در گاوهاای شایری،   2011یمنتل ادا و همکاران )پ ( برای قد انسان،2010)

                                                           

1. Infinitesimal Model (IFM) 
2. Single Nuclotid Polymorphism 

3. Restricted Maximum Likelihood ) REML( 
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( بارای بیمااری   2013، لای و همکااران )  ام در گاوهای شیری( برای صفات مرتبط با تولید و تناسب اند2012) مدسن

( بارای  2016اوگااوا و همکااران )   ،جوجه گوشتی صفات تولیدی ( برای2014عبداللهی آرپناهی و همکاران )آلزایمر، 

کاه  باا توجاه باه ایان     .(24و  2، 20، 17، 27، 38) انجام گرفته اسات  و برخی محققین دیگروزن بدن گاو سیاه ژاپنی 

هدف از انجام این مطالعه، مشخص نمودن مقدار تناوع  کنون در گوسفند مطالعاتی مشابه موارد ذکر شده انجام نشده، تا

، مرینوس اساترالیا  وزن تولد و وزن شیرگیری در گوسفندبرای صفات  SNPژنتیکی افزایشی حاصل از کل نشانگرهای 

تناوع ژنتیکای   توجیه و مشخص نمودن سهم هر گروه در  1کمیاببندی نشانگرها بر اساس فراوانی آللی همدنین طبقه

آمااری در  رویکارد  مقایساه ایان دو    .باود بیازی   و نمایی محدود شدهحداکثر درست درویکربا استفاده از دو افزایشی 

 از دیگر اهداف این پژوهش بود. ژنومیبرآورد اجزای واریانس 

 

 هامواد و روش

رأس گوسفند مرینوس بوده کاه   2189ده در این پژوهش، شامل رکوردهای فنوتی ی های استفاده ش: دادههای فنوتیپیداده

متولاد   2فاالکینر اساترالیا  مزرعاه  پدر )خانواده ناتنی( بودند. همه حیواناات در ایساتگاه    11ماده از  960نر و  1229شامل 

یس شاد و پاس از آن توساط    برای تحقیقات کشاورزی تأسا  SCIROدر ریورینا توسط  1940این ایستگاه در دهه شدند. 

اتوزومی از تراشاه   SNP 48599های ژنوتی ی: تعداد داده کیفیت کنترل و توصیفی آمار .(36مؤسسات دیگر توسعه یافت )

k 50 های جنسی گوسفندی، شرکت ایلومینا، پس از حذف کروموزومx  وy پژوهش مورد اساتفاده قارار گرفتناد    در این .

از محاسبات خارج شدند. معیارهای دیگر کنتارل  ( > 01/0MAF)فراوانی آللی کمیاب  م بودنک برخی از نشانگرها به دلیل

 باود. (، بر اساس آزماون کاای مرباع،    >10p-6واینبرگ )-انحراف از تعادل هاردی( و >05/0نرخ ژنوتیپ گمشده ) کیفیت

جفات   26هاا در طاول   SNPتوزیاع  بااقی ماندناد.    ی نهاییهاتجزیه و تحلیلبرای نشانگر  47342پس از کنترل کیفیت، 

تارین  ، باین نزدیاک  کیلاو جفات بااز    188/55 های مجااور SNPبین  فاصلهمیانگین  بود: زیربه شرح  کروموزوم همولوگ

SNP بین دورتارین   کیلو جفت باز و 548/4هاSNP کیلوجفات بااز باود. اگار چاه بیشاتر        886/1180 هااSNP  روی هاا

ای از خلاصاه  .در هار کروماوزوم تقریباا مشاابه باود      SNPمتوسط فاصله بین دو  ، اماقرار داشتندتر طویل هایکروموزوم

ی هاا ویارایش و کنتارل کیفیات داده   نشان داده شاده اسات.    1در جدول  مورد استفاده، SNPتجزیه و تحلیل نشانگرهای 

 .  (28) در سیستم عامل لینوکس انجام گرفت PLINKافزار با استفاده از نرم نشانگری
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

                                                           

1  .  Minor Allele Frequency (MAF) 
2. Falkiner Memorial Field Station (FMFS) 
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 مورد استفاده SNPخصوصیات پنل  :1جدول 

Table 1. Characteristics of used the marker panel  

 Total Number of SNPs                                                   هاSNPتعداد کل  48599

0 SNPهای با موقعیت ناشناخته                                  Unknown position SNPs 

384 SNP01/0< های با فراوانی آللی کمیاب                        SNPs with MAF <0.01 

873 
SNP واینبرگ-تعادل هاردیهایی در انحراف از 

)6-Weinberg equilibrium (p < 10–SNPs not in Hardy 

 SNPs with missing rates >0.05                       (>05/0گمشده ) نشانگرنرخ  0

47342 SNPهای مورد استفاده                                                             Used SNPs  

0 
 (>05/0)افراد با نرخ ژنوتایپ گمشده 

Individuals with genotype missing rate >0.05 

 Mean distance (kb)                              ها )کیلو جفت باز(SNPمیانگین فاصله  55.188

 Maximum distance (kb)                                 بیشترین فاصله )کیلو جفت باز( 1180.886

 Minimum distance (kb)                                 کمترین فاصله )کیلو جفت باز( 4.548

 

باه  ها، مقدار تنوع توجیه شاده  بعد از ویرایش و کنترل کیفیت داده :هاوسیله نشانگره توجیه شده ب ژنومیواریانس 

ها به طور همزمان، با استفاده از یک مدل مختلط خطی برآورد شد. برای مطالعه رابطاه باین فراوانای    SNPهمه  وسیله

و  60/0، 40/0، 20/0در فواصال چنادک هاای    )ها در پنج گروه مختل  SNPآللی و مقدار واریانس ژنتیکی افزایشی، 

، 28/0-36/0، 18/0-28/0، 0-18/0) رابر در هر گروه، طبقه بندی شدند، با تعداد تقریبا بکمیاباز فراوانی آللی  (80/0

برابار  ترتیاب  باه  حاضار  مطالعاه  در، یااب آلال کم های فراوانی نشانگرها در گروه تعداد(. 43/0-499/0و  43/0-36/0

هار   وسایله باه توجیه شده  ژنتیکی افزایشیمیزان واریانس به منظور برآورد  .بود 9234و  9270، 9350، 9437، 11308

 . درانجام گرفات  2و آنالیزهای توام 1صورت آنالیزهای مجزابه ها، تجزیه و تحلیلفراوانی آللی کمیابیک از پنج گروه 

مااتریس   کواریاانس -واریاانس اثر تصادفی ژنتیکی افزایشای باا سااختار    جداگانه هر کدام با یک  پنج مدل آنالیز مجزا،

پانج   عبارت دیگربهبرازش داده شد ) ،کمیابهر یک از پنج گروه مختل  فراوانی آللی ژنومی منحصر به  خویشاوندی

باا اساتفاده از    MAFهای توجیه شده برای هر یک از گروهواریانس ژنتیکی افزایشی مقدار شد و  برازشمختل  مدل 

اثر تصادفی ژنتیکی افزایشی ژناومی مرباوب باه     پنجدر برگیرنده آماری یک مدل  ،توأم آنالیزدر دست آمد(. به هر مدل

از این مدل، پنج جاز    نهایت در شد. برازش)پنج ماتریس خویشاوندی ژنومی(  فراوانی آللی کمیابمختل   گروهپنج 

اختصاا  داشات، باه طاور      ابکمیا های فراوانای آللای   واریانس ژنتیکی افزایشی متمایز که هر کدام به یکی از گروه

 .حاصل شدهمزمان 

 نمایی محدود شده حداکثر درسترویکرد در این مطالعه برای برآورد اجزای واریانس ژنتیکی از دو آنالیزهای آماری: 

روش تجزیاه و تحلیال صافات پیدیاده ژناوم       از شاده  نمایی محادود حداکثر درسترویکرد استفاده شد. در  و بیزی

برای صفات پیدیده،  هاSNPبرآورد نسبتی از واریانس فنوتی ی توجیه شده توسط منظور به گردید که استفاده، 3گسترده

 و مادل گیاری گیابس   نموناه تکنیک از  ژنومی برای برآورد اجزای واریانسبیزی رویکرد  در (.40طراحی شده است )

                                                           

1. Separate Analysis 
2. Joint Analysis 
3. Genome-wide Complex Trait Analysis (GCTA) 
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زنجیااره وهش حاضاار، طااول در پااژ. (26) شااداسااتفاده ، R در محاایط 2BGLRاز طریااق بسااته  1RKHS (8) آماااری

در در نظار گرفتاه شاد.     5گیاری  و فاصله نمونه 10000گیری قلقتکرارهای ، تعداد تکرار 100000 گیری گیبسنمونه

لازم باه ذکار   ها از مدل زیر استفاده شاد:  برای تجزیه و تحلیل مجزای داده، نمایی محدود شدهحداکثر درسترویکرد 

 قبل از انجام آنالیز تصحیح شدند. ها برای اثرات ثابتاست که داده

y=1µ + g + e         (1)  

 ارزش ژنتیکی افزایشیبردار تصادفی : g)2~N (0, Gσg : بردار یکه،1 : میانگین،µ: بردار مشاهدات، yدر این مدل: 

  e ~N،نشانگر m به وسیلهشده  ژنومی توجیه : واریانسg2σژنومی، افزایشی خویشاوندی : ماتریس روابط G، حیوان

)e2(0, Iσ: و های مدل بردار باقیماندهe2σ  ،واریانس باقیمانده استI:  ماتریس واحد با ابعادیn×n  وn  برابر با تعداد

 (:38)زیر محاسبه شدند  رابطهبا استفاده از  G. در این معادله عناصر ماتریس حیوان دارای رکورد است

        )2( 

: تعداد m و کمیاب: فراوانی آلل ipامین فرد، jدر  SNPامین نشانگر iبرای کمیاب تعداد ک ی آلل  :ijxدر این معادله 

 .(32) گویندمی 3ژنومی یب خطیاربینی نابهترین پیش ، مدلمدل نوع این باشد. در مطالعات بهمی SNPنشانگرهای 

 :شدبا استفاده از مدل خطی زیر محاسبه  ها،SNP به وسیلهژنتیکی توجیه شده ، واریانس توأمدر تجزیه و تحلیل 

         )3( 

gt(در این معادله 
2σt~ (0, G tg ،)ht = 1, 2, …, )بودزیر  کواریانس اثرات تصادفی به صورت-. ساختار واریانس. 

         )4( 

های گروهبر این است که هیچ کواریانسی بین فرض  ،(h=5) فراوانی آللی کمیابهای گروه: تعداد hدر این معادله 

 وجود ندارد.مختل  

اثارات   با این تفاوت کهبودند  نمایی محدود شدهحداکثر درستهای آماری مشابه با رویکرد مدلبیزی رویکرد در 

یک مااتریس   Kدر اینجا  .حاصل شدند αدر  (K) خطی کرنلماتریس خویشاوندی  تصادفی ژنتیکی افزایشی از ضرب

 ژنوتیاپ : مااتریس  X بوده کاه در آن  TXX ~Kنمایه شده است و  SNP به وسیله متغیرهای پیوستهبوده که  n×nکرنل 

SNPها است .K  ماتریس ازX  ( و یاناگ و  2008)ون رادن  پیشانهاد  طباق س س  ،بدست آمدمرکزی شده و استاندارد

تاابع  اسات کاه    RKHSر ضارایب رگرسایون   باردا  α (.38و  32) تقسیم شاده اسات   SNPبر تعداد ( 2010همکاران )

 : کندصورت زیر حداکثر مینمایی را بهدرست

l(α|λ)= (y-Kα)′ (y-Kα) + λα′Kα          (5)  

g(در رابطه بالا 
2σ1-K~N(0,α ،g

2σ:  و نشانگرها به وسیله  توجیه شدهافزایشی ی ژنومواریانسλ  یک فاکتور تنظایم :

ابعااد معاادلات از    RKHS در روش .آیاد بدسات مای  ، g= Kα ی افزایشی از رابطههای ژنتیکمقادیر ارزش. است کننده

m×m  صدها هزار یعنیSNP  به تعدادn×n در این مطالعاه   عنوان مثاله . بیابدمیکاهش تعداد مشاهدات با برابر  یعنی

معادله را به  توانبنابراین می .بود برای وزن شیرگیریمعادله  2136برای وزن تولد و معادله  1331 ها برابرابعاد ماتریس

 نوشت:شکل ماتریسی زیر 
                                                           

1. Reproducing Kernel Hilbert Spaces 

2. Bayesian Generalized Linear Regression 

3. Genomic Best Linear Unbiased Prediction (GBLUP) 



1396( 2)، شماره (5)كنندگان نشريه پژوهش در نشخوار  

35 

 y= 1µ+ Gα+ e                                                                (6)  

 ( تعری  شده است.1تمامی اجزای این معادله قبلا در معادله )

از مدل آماری  MAFوأم پنج گروه مختل  . در آنالیز ت)5G+…+2G+1G(تجزیه و تحلیل توأم با پنج کرنل افزایشی 

 زیر استفاده شد:

         )7( 

gt( یاستثنا به است شده  ی( تعر4 و 3) تمعادلا در قبلا( 7) معادله یاجزا یتمام
2σ1-

tK~ (0, tα ،5,…و t=1,  یک

گروه  امینtبرای  ژنومی: ماتریس خویشاوندی افزایشی tK ام،MAF tهای برای گروه RKHSبردار رگرسیون در 

MAF، gt
2σ:  به وسیله توجیه شدهواریانس SNP ها درt امین گروهMAF  .توأم پنج بردار تابع چگالی بنابراین است

 باشد: و باقیمانده به صورت زیر میژنتیکی تصادفی 

                )8( 

 کواریانس برابر:-و ماتریس واریانس

       )9( 

در هنگام  های مختل  وجود ندارد.ها در گروهSNPاست. در اینجا فرض بر این است که هیچ کواریانسی بین اثرات 

پیاده سازی آنالیز بیزی برای اجزای واریانس توزیع پیشین کای اسکوور و برای اثرات محیطی توزیع پیشین یکنواخت 

 در نظر گرفته شد.

 

  نتايج و بحث

رکورد( بودند. آمار توصیفی  2136وزن شیرگیری ) و رکورد( 1331ی در این تحقیق، وزن تولد )صفات مورد بررس

 آورده شده است. 2صفات مورد مطالعه در جدول 
 

 توصیفی صفات مورد بررسی هایهآمار :2جدول 

Table 2. Descriptive statistics of studied traits 
 بیشینه
Max 

 کمینه
Min 

 معیار انحراف
SD 

 یانگینم
Mean 

 تعداد
n 

 صفت )واحد(
Trait (unit) 

7.5 1.6 0.95 4.19 1331 
 وزن تولد )کیلوگرم(

Birth weight(kg) 

34.8 6.2 4.42 17.44 2136 
 شیرگیری )کیلوگرم( از وزن

Weaning weight(kg) 

 

در بیازی  و  ود شاده نماایی محاد  حداکثر درسات رویکرد برای کل نشانگرها، با استفاده از  ژنومیاجزای واریانس 

حاداکثر  رویکارد  هار دو  هاا در  SNPپذیری ژنومی برآورد شاده توساط هماه    مقدار وراثت شده است.ارائه  3ول جد

در  بارآورد شاد.   46/0و  58/0به ترتیاب  مشابه و برای وزن تولد و وزن شیرگیری و بیزی   نمایی محدود شدهدرست

ای انجاام شاد،   از اطلاعات شجره با استفاده گوسفندان مرینوس و در (2009) هویزمن و همکارانای که توسط مطالعه

. تفااوت مشااهده   (15) برآورد گردیاد  72/0و  39/0پذیری صفات وزن تولد و وزن شیرگیری به ترتیب مقدار وراثت

هاای  لها و مدتفاوت ساختار دادهتواند به دلیل میای و شجره ژنومیشده در اجزای واریانس به دست آمده در روش 
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ای بیان داشتند که مقایسه واریانس افزایشی ( در مطالعه2013لی و همکاران ) مبتنی بر شجره باشد.آماری استفاده شده 

. با (20) ، ساده نیستشجرهکل تنوع ژنتیکی برآورد شده توسط مطالعات مبتنی بر ها و SNPهمه  به وسیلهتوجیه شده 

ای، به دلیل وجود تنوع ژنتیکای غیرافزایشای و تاأثیر عوامال محیطای،      رهبرآوردهای حاصل از مطالعات شج این حال،

سط نشانگرها را برای قاد انساان   مقدار واریانس ژنتیکی توجیه شده تو (2010) یانگ و همکاران تواند اریب باشد.می

واریاانس توجیاه   ن مقدار برای بیماران مستعد به شیزوفرنی ای (2012). لی و همکاران (38) گزارش نمودند درصد 45

واریانس ژنتیکای در  درصد  30، گزارش نمودند که (2012). واتسون و همکاران (19) برآورد کردند درصد 23شده را 

نشاان دادناد کاه بخاش     این مطالعاات  . (34) شودتوجیه می SNPاستعداد ابتلا به اسکلروز متعدد، توسط نشانگرهای 

. شاود توجیاه مای  هاای تجااری   موجاود در تراشاه  رایاج  هاای  SNPتوسط  ،پذیری برای صفات کمیاز وراثتزیادی 

وزن بادن،  صافات  ها را بارای  SNPتوجیه شده توسط فنوتی ی ، مقدار واریانس (2014) عبداللهی آرپناهی و همکاران

ه محققین در مدلی با استفاد. (2) برآورد نمودند 33/0و  19/0، 30/0به ترتیب عضله سینه و تولید تخم مرغ روزآزمون 

بارای صافات تولیادی و تناساب     از تنوع ژنتیکی افزایشی کال  درصد  92تا  90بین نشان دادند که ، SNP ،k50از پنل 

. شاود هاا توجیاه مای   SNPباا  در گاو شیری (، 11برای صفت تولید شیر ) %80برای باروری و تقریبا  %32(، 24اندام )

هاای باا انادازه    را در جمعیت QTLپذیری مقدار وراثت (، در پژوهشی روی گاو سیاه ژاپنی،2015یموتو و همکاران )

باا  در پاژوهش ایان محققاین    پاذیری  ( برآورد نمودند ولی مقدار خطای استاندارد وراثات 4/0یکسان ) متفاوت، تقریباً

   .(31) کاهش اندازه جمعیت، افزایش یافت

گارا  هاای فراوانای  فاصله اطمینان در روش( منتقدان جدی میزان خطای استاندارد و 1هاطرفداران آمار بیزی )بیزینی

 مجموعاه ها به جاای واژه فاصاله اطمیناان،    طوری که بیزینی( به9و  4هستند ) نمایی محدود شدهحداکثر درستمانند 

 اساتفاده  4آگااهی دهناده   پایش  هاای توزیع از با توجه به اینکه رویکرد بیزی برند.را به کار می 3یا فاصله اعتبار 2اعتبار

 گیاری در الگوریتم نمونه بیشتری تعداد نمونه از که صورتی در(. 23و  10) روداز آن انتظار می تریدقیق نتایج د،کنمی

 بناابراین . آمد خواهد دست به پارمترها از معتبری برآوردهای شود، حذف هانمونه از کمی تعداد و شود استفاده گیبس

 (.29) باشد دیگر هایرویکرد از معتبرتر و تردقیق بیزی رویکرد از حاصل نتایج رسدمی نظر به

 

 

 

 

 

 

 
 

                                                           

1. Bayesians 
2. Credible set  
3. Credibility Intervals 

4. Informative 
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و  شده محدود درستنمایی حداکثر و دو رویکرد متغیره تک آنالیز از استفاده با ژنتیکی پارامترهای و ژنومی واریانس اجزای : 3جدول 

 .بیزی با استفاده از تمام نشانگرها

Table 3. Genomic variance components and genetic parameters for univariate analysis using all SNPs 
via two approaches 

وراثت پذیری 

 )خطای معیار(

(SE)m 
2h 

واریانس باقیمانده 

 )خطای معیار(

Ve (SE) 

 واریانس فنوتی ی 

 )خطای معیار(

Vp (SE) 

واریانس ژنومی 

  افزایشی

 )خطای معیار(
Vg (SE) 

 صفت )واحد(

Trait (unit) 

 ورد استفادهرویکرد م

Approach 

0.58 (0.07) 0.33 (0.04) 0.78 (0.04) 0.45 (0.07) 
 وزن تولد )کیلوگرم(

Birth weight(kg) رست د رویکرد حداکثر

 نمایی محدود شده
REML approach 0.46 (0.05) 6.25 (0.48) 11.63 (0.44) 5.38 (0.71) 

 وزن شیرگیری )کیلوگرم(
Weaning 

weight(kg) 

0.58(0.07) 0.33(0.04) 0.77(0.04) 0.45(0.07) 
 وزن تولد )کیلوگرم(

Birth weight(kg) رویکرد بیزی 

Bayesian 

approach 0.46(0.05) 6.22(0.47) 11.49(0.42) 5.27(0.67) 

 وزن شیرگیری )کیلوگرم(

Weaning 

weight(kg) 

 

باا  و وزن شایرگیری،   برای وزن تولاد  ،یابفراوانی آللی کمهای مختل  پذیری ژنومی مرتبط با گروهمقدار وراثت

برآوردهای به دست . نشان داده شده است 1 در شکلبیزی و  نمایی محدود شدهحداکثر درستهای رویکرداستفاده از 

، در آنالیزهای جداگانه و توأم، با هم متفااوت باود. در آناالیز جداگاناه،     فراوانی آللی کمیابگروه مختل   پنجآمده از 

 )1LDهاای مختلا ، عادم تعاادل لینکااژ )     ها در گروهSNPزیرا بین  ،باشدمربوب به هر گروه، اریب میهای واریانس

، مقاادیر  (RKHS)مادل   بیازی  و نمایی محدود شدهحداکثر درست رویکرددر هر دو برای هر دو صفت،  وجود دارد.

در تجزیاه و   به دست آمده در آناالیز تاوأم باود.    ها، بیشتر از مقادیربرآورد شده در آنالیزهای جداگانه، برای همه گروه

، مقدار واریانس ژنومی به دست آمده، بارای  رویکرد، در هر دو فراوانی آللی کمیابهای مختل  تحلیل جداگانه گروه

هاای مختلا ، تناوع    در آنالیز توأم، بین واریانس ژنتیکی شناسایی شده توسط زیرگاروه های مختل ، مشابه بود. گروه

 در فاصاله اطمیناان   صافر در تجزیه و تحلیل تاوأم،   نمایی محدود شدهحداکثر درست رویکرددر بالایی وجود داشت. 

گاروه   5ای ژنتیکای  ها مجماوع واریاانس  به دست آماد.   در وزن شیرگیری 5در وزن تولد و برای گروه  2برای گروه 

ها باه  SNPکه در آنالیز جداگانه به دست آمد، نسبت به واریانس محاسبه شده توسط همه  فراوانی آللی کمیابمختل  

هاا،  SNPها در آنالیز توأم، مشابه مقدار به دست آمده از کل بود. اما مجموع این واریانسبیشتر صورت همزمان، بسیار 

اگار چاه   شاود.  تنها نتایج آنالیزهای توأم شارح داده مای  ادامه در  ،بنابراین بود. یکردروبرای هر دو صفت و در هر دو 

فراوانای آللای   هاای  های مختل ، مشابه بود، اما مقدار واریانس ژنتیکی توجیه شده توسط گروهها در گروهSNPتعداد 

تا حادود   0در دامنه  محدود شده نماییحداکثر درست رویکردوزن تولد در  پذیری ژنومیوراثت متفاوت بود. کمیاب،

 0-18/0باا فراوانای آللای     اولگاروه   دربیشترین مقدار برآورد شده . متغیر بود فراوانی آللی کمیاب، گروه پنج در 2/0

 .وجاود نداشات  صافت وزن تولاد   پذیری گروه مختل ، تفاوت چندانی در برآورد وراثت پنج، بین در آنالیز بیزی بود.

دارای نوسان باوده  ، فراوانی آللی کمیابگروه  پنجبین واریانس ژنتیکی توجیه شده توزیع الگوی برای وزن شیرگیری، 

در حاالی کاه   (. نمایی محادود شاده  حداکثر درست)رویکرد متغیر بود گروه چهارم  در 25/0تا  گروه پنجم در  0 ازو 

                                                           

1. Linkage disequilibrium 
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کمتارین مقادار   بنابراین در هار دو رویکارد    .داشت (گروه چهارم) 2/0تا  (گروه پنجم) 05/0از ای دامنه بیزی رویکرد

های دامی، با توجه به انتخاب در جمعیت بود. چهارمبه گروه و بیشترین آن مربوب  پنجمپذیری مربوب به گروه وراثت

فراوانای  های مختلا   ، در گروهبیزی رویکردباشد. متغیر فراوانی آللی توزیع واریانس ژنتیکی بر حسب  رودمیانتظار 

بناابراین  ، پاذیری بیشاتری دارد  انعطافشود و ها اختصا  داده میواریانس به ، یک توزیع پیشین مشترکمیابآللی ک

( در 2012آبادی و همکااران ) غیاثدیمی  باشند.قطعیت بیشتری داشته و قابل اعتمادتر می رویکردنتایج حاصل از این 

را مورد مقایساه   نمایی محدود شدهحداکثر درستیزی و های بومی استان فارس، دو روش آماری بای روی مرغمطالعه

باود. ایان    نماایی محادود شاده   حداکثر درسات قرار دادند و گزارش نمودند که روش آنالیز بیزی قدرتمندتر از روش 

بینی محققین چنین عنوان کردند که روش بیزی بسیار دقیق و پرهزینه است و پارامترهای ژنتیکی را با دقت بالایی پیش

 سواریاان  درصاد  86درصد واریانس ژنتیکای وزن تولاد و    80حدود ، (1)شکل  مدهطبق نتایج به دست آ. (5) کندیم

از واریاانس، مرباوب باه     اندکیو مقدار شوند می، توجیه MAF>18/0های رایج با SNPوزن شیرگیری توسط  ژنتیکی

SNPبود. کمیاب های های غیر رایج و واریانت( عدم تعادل لینکاژLDبین واریانت ،)  و باا فراوانای پاایین     1علاّی هاای

SNP (، بنابراین مشاهده شده که 37شده رایج، پایین است ) ژنوتیپهایSNP   2/0های رایاج باا<MAF   بخاش قابال ،

ی نتاایج کند. ها هستند، توجیه میSNPبالایی با این  LDی رایج، دارای های علّتنوع را در نقاطی که واریانتتوجهی از 

 ،شایزوفرنی در یک مطالعه در بیمااران   .های انسانی نیز گزارش شده استهای تحقیق حاضر در  جمعیتا یافتهمشابه ب

بیمااری   . در مطالعاات دیگار روی  (19)توجیه شاد    MAF>1/0های رایج با SNPکل واریانس مربوب به  %70حدود 

اساتعداد   ( و در20) MAF>1/0ای رایج باا  هSNPاز واریانس ژنتیکی توسط درصد  90 و اسکلروز ، اندومتروزآلزایمر

هاای باا   SNPبیشترین توجیاه واریاانس ژنتیکای توساط     دیابت نوع یک و دیابت نوع دو، سرطان،  هایبیماریابتلا به 

2/0<MAF  مقدار نسبتا بالایی از واریاانس   . در یک تحقیق در گاو سیاه ژاپنی و روی صفت وزن بدن،(25)است بوده

 بودناد  ،3/0-25/0و  25/0-2/0ه در محادوده  کا  کمیااب های با فراوانی آللای  SNPنگام استفاده از ژنتیکی افزایشی، ه

 75های گوشتی گزارش نمودناد کاه   ای روی جوجه( در مطالعه2014) انعبداللهی آرپناهی و همکار .(24) توجیه شد

شود می جیهتو 2/0راوانی کمتر از درصد از واریانس ژنومی برای صفات وزن بدن و عضله سینه توسط نشانگرهای با ف

، بارای  علّیهای طی  فراوانی آللی واریانتتمرکز روی  (.2) که با نتایج به دست آمده در این پژوهش مغایرت داشت

گیارد. بناابراین اثار    نادیده مای فات دیگر داشته باشند ها ممکن است بر صکه این واریانترا یک صفت خا ، اثراتی 

چه که توسط اثرات آن بر یک صفت خا  ممکن است از آن، صفات مرتبط با شایستگی برلّی خالص یک واریانت ع

تواناد باا پلیاوتروپی    مای  دست آمده در مطالعه حاضار بهبنابراین نتایج  (.2و  20شود، کاملا متفاوت باشد )پیشنهاد می

لای و همکااران    پیشانهاد طباق  باشاد.   ژنیاک هساتند، ساازگار   ماری پلیصفات پیدیده متعدد، که تحت یک سبک مع

اساتنتاج  های با فراوانای پاایین ماورد نیااز اسات تاا       آل و پوشش بهتر واریانتحجم نمونه بسیار بزرگ، ایده(، 2013)

  .(20) دست آیدبهقابل اعتمادتری  تر وقوی
 

                                                           

1. Causal variant  
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تولد برای وزن  -REML ،2 ویکردربا تولد برای وزن  -MAF 1در پنج گروه ها SNPورد شده با برآپذیری ژنومی وراثت :1شکل 

 بیزی رویکردبرای وزن شیرگیری با  -REML ،4 رویکردبا شیرگیری برای وزن  -3، بیزی رویکردبا 

Figure 1. Genomic heritability estimates with SNPs for five groups of MAF 1- for birth weight via REML 

approach, 2- for birth weight via Bayesian approach, 3- for weaning weight via REML approach, 4- for 

weaning weight via Bayesian approach 

 

 گیرینتیجه

برای دو صفت  در توجیه واریانس ژنتیکی  مختل  فراوانی آللی کمیاببا های SNPسهم دست آمده، طبق نتایج به

ی با هاSNPی بخش قابل توجهی از واریانس ژنتیکی، توسط کلطورمتفاوت است و بهشیرگیری وزن وزن تولد و 

20/0MAF >  دست نه انجام گرفت، اجزای واریانس به. در این پژوهش، هنگامی که آنالیزهای جداگاشودتوجیه می

در آنالیز توأم و استفاده از مدل  ولی یکسان بودند و بیزی نمایی محدود شدهحداکثر درست آمده در هر دو روش

 برای محاسبه اجزای واریانس ژنومی با استفاده ازتر، اجزای واریانس محاسبه شده در دو روش متفاوت بود. دهپیدی

دیک به صفر باشد در نظر گرفته ، اگر یک جز  واریانس نزGCTA افزارنمایی محدود شده و نرمحداکثر درست

در رویکرد بیزی همزمان دچار مشکل است. وردن چندین اثر تصادفی به طور برای به دست آ این روش شود ونمی

 بهشود و با توجه به انعطاف پذیری بیشتر روش بیزی، ها در نظر گرفته میواریانسیک توزیع پیشین مشترک برای 

باشد و نتایج آن قابل اعتمادتر  دیگر هایرویکرد از معتبرتر و تردقیق بیزی رویکرد از حاصل نتایج رسدمی نظر

 باشند.می
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 شکر و قدردانیت

ها، از نویسندگان مقاله از همکاری صمیمانه دانشگاه نیوانگلند استرالیا به دلیل در اختیار گذاشتن اطلاعات داده

اه تهران به های مالی و از پردیس ابوریحان دانشگدانشگاه کشاورزی و منابع طبیعی رامین خوزستان بخاطر حمایت

 دارند.، کمال تشکر را دلیل همکاری صمیمانه
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Abstract1 

Background and objectives: Accurate estimation of variance components using pedigree and 

genomic data is important for prediction of breeding values. Availability of high density single 

nucleotide polymorphisms (SNP) arrays and genotyping many individuals resulted in the 

increase of accuracy of population-based estimates. Genomic selection potentially can explain 

all genetic variance by markers. The aim of this study was to determine the amount of genomic 

additive variation for birth weight and weaning weight of Merino sheep by different minor allele 

frequency (MAF) groups using two statistical approaches i.e. REML and Bayesian. 

 

Material and methods: In this study, data of 2189 Merino sheep, genotyped by 50k Illumina 

SNP chip were used. After the quality control of genotyping data, 47342 markers remained for 

subsequent analysis. For birth weight and weaning weight 1331 and 2136 records were 

available, respectively. To study the association between allele frequency spectrum and 

captured additive genetic variance, all SNPs were partitioned in five MAF bins with the equal 

numbers of SNPs (0-0.18, 0.18-0.28, 0.28-0.36, 0.36-0.43 and 0.43-0.499). The analysis was 

performed using REML and a Bayesian method implemented via Gibbs sampling and RKHS 

model.  

 

Results: Using all common SNPs in REML approach, estimates of genomic heritability were 

0.58±0.07 and 0.46±0.05 for birth weight and weaning weight, respectively. This heritability 

values in Bayesian analysis and RKHS method for these traits were estimated to be 0.58±0.07 

and 0.46 ± 0.05, respectively. The amount of genetic variation explained by five different MAF 

groups was different in separate and joint analysis. The estimates from separate analysis were 

higher than joint analysis for two traits and two (REML and Bayesian) methods. In separate 

analysis, the genomic heritability was similar for all MAF bins by two approaches. In the joint 

analysis there were large differences between REML and Bayesian estimates in terms of 

explaining genetic variation across MAF subsets. For birth weight, SNPs with MAF 0.18-0.28 

marked the largest amount of genomic heritability using REML method. In this method, 

heritability of Weaning weight was zero using SNP with MAF 0.43-0.499. All MAF bins 
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contributed to genetic variation in Bayesian method. In separate analysis, sum of genomic 

variances for five MAF bins was larger than estimated variance by all set of SNPs together, 

while sum of this variances in joint analysis was same as the value of variance obtained by all 

SNPs for both traits and both statistical methods.  

 

Conclusion: Variance components obtained by Bayesian method are more realistic, because 

they have less prediction error variance. Bayesian methods considered common prior 

distribution for the variance, so results of this method were more reliable than other methods. 

Although the number of SNPs in different groups was similar, the amount of genetic variance 

explained by the different MAF groups was different. 
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